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Solute carrier family 25 
member 34 OS=Homo 
sapiens GN=SLC25A34 
PE=2 SV=1 - 







1 2.1 -1.15 -1.93 0.01 -0.24 3.29 2.53 4.49 4.25 2.58 1.88 3.75 3.50 2.37 1.62 3.58 3.32 0.00
Q96MC2
Dynein regulatory 
complex protein 1 
OS=Homo sapiens 





GN=PLB1 PE=1 SV=3 - 
1 1.5 1.05 -0.36 1.02 0.66 0.82 -0.56 0.84 0.49 0.73 -0.60 0.72 0.35 5.22 3.84 5.25 4.88 0.01
Q92901
60S ribosomal protein L3-
like OS=Homo sapiens 
GN=RPL3L PE=1 SV=3 - 




GN=LPA PE=1 SV=1 - 
4 1.5 1.80 1.69 1.16 1.04 1.45 1.33 0.58 0.55 1.88 1.77 0.97 0.98 2.54 2.37 1.76 1.83 0.00
P51693
Amyloid-like protein 1 
OS=Homo sapiens 
GN=APLP1 PE=1 SV=3 - 
1 1.5 3.79 2.51 2.67 1.09 3.20 1.94 2.11 0.54 2.54 1.33 1.42 -0.16 1.30 0.05 0.23 -1.36 0.00
Q14683
Structural maintenance 
of chromosomes protein 
1A OS=Homo sapiens 
GN=SMC1A PE=1 SV=2 - 
1 1.4 1.55 2.92 1.85 1.85 -0.05 1.34 0.29 0.30 2.80 4.24 3.11 3.11 -0.61 0.80 -0.25 -0.27 0.00
Q15916
Zinc finger and BTB 
domain-containing protein 
6 OS=Homo sapiens 
GN=ZBTB6 PE=2 SV=1 - 




kinase 2 OS=Homo 
sapiens GN=LRRK2 




GN=ITGA3 PE=1 SV=5 - 
1 1.3 0.93 2.05 2.28 2.22 0.68 1.82 2.07 2.02 -0.73 0.47 0.63 0.57 0.35 1.51 1.76 1.69 0.00
Q6NT04
Tigger transposable 
element-derived protein 7 
OS=Homo sapiens 
GN=TIGD7 PE=2 SV=1 - 
1 1.2 1.92 0.27 1.12 0.39 4.48 2.71 3.72 3.00 0.99 -0.59 0.20 -0.54 1.37 -0.25 0.62 -0.12 0.01
O94967
WD repeat-containing 
protein 47 OS=Homo 
sapiens GN=WDR47 
1 1.2 1.58 1.93 0.19 1.86 2.15 2.51 0.80 2.47 1.41 1.83 0.03 1.69 0.29 0.68 -1.04 0.61 0.00
Q8N743
Killer cell immunoglobulin-
like receptor 3DL3 
OS=Homo sapiens 
GN=KIR3DL3 PE=2 
1 1.2 3.74 2.29 0.98 2.64 3.44 2.01 0.71 2.38 1.44 0.06 -1.32 0.34 1.35 -0.07 -1.36 0.29 0.01
A6NFI3
Zinc finger protein 316 
OS=Homo sapiens 
GN=ZNF316 PE=1 SV=1 - 





1 1.1 0.97 1.35 0.29 0.59 2.27 2.66 1.62 1.92 0.29 0.74 -0.38 -0.09 1.68 2.09 1.05 1.33 0.00
Q9UKA2
F-box/LRR-repeat protein 
4 OS=Homo sapiens 
GN=FBXL4 PE=1 SV=2 - 
1 1.1 1.40 1.22 1.14 0.94 1.36 1.20 1.14 0.95 1.93 1.82 1.67 1.47 0.59 0.44 0.39 0.17 0.00
Q70CQ2
Ubiquitin carboxyl-
terminal hydrolase 34 
OS=Homo sapiens 
GN=USP34 PE=1 SV=2 - 





GN=TGM2 PE=1 SV=2 - 
1 1.1 -1.71 2.36 2.42 1.49 -1.41 2.67 2.75 1.83 -2.29 1.84 1.84 0.91 -1.74 2.36 2.44 1.50 0.03
Q86UK0
ATP-binding cassette 
sub-family A member 12 
OS=Homo sapiens 
GN=ABCA12 PE=1 




PE=1 SV=2 - 
1 1.0 -0.45 0.63 1.01 0.28 1.39 2.50 2.89 2.17 0.62 1.78 2.10 1.36 -0.80 0.32 0.72 -0.03 0.00
Q86YW5
Trem-like transcript 1 
protein OS=Homo 
sapiens GN=TREML1 




G member 6 OS=Homo 
sapiens GN=PLEKHG6 
1 1.0 2.15 3.93 1.81 2.76 -0.74 1.06 -1.05 -0.09 -0.49 1.36 -0.83 0.11 1.06 2.88 0.77 1.71 0.01
P46379
Large proline-rich protein 
BAG6 OS=Homo sapiens 
GN=BAG6 PE=1 SV=2 - 














GN=SGOL1 PE=1 SV=1 - 
1 1.0 0.88 0.65 1.33 1.45 0.95 0.74 1.44 1.57 0.72 0.57 1.18 1.30 0.41 0.22 0.92 1.02 0.00
P30613
Pyruvate kinase PKLR 
OS=Homo sapiens 
GN=PKLR PE=1 SV=2 - 
1 0.9 0.92 -2.09 1.55 1.11 1.82 -1.17 2.48 2.05 1.43 -1.51 2.06 1.62 1.70 -1.28 2.38 1.92 0.03
Q14697
Neutral alpha-glucosidase 
AB OS=Homo sapiens 
GN=GANAB PE=1 SV=3 




PE=2 SV=2 - 




kinase 1 OS=Homo 
sapiens GN=MKNK1 
1 0.9 0.82 1.08 0.27 -0.63 1.08 1.36 0.57 -0.33 1.99 2.32 1.45 0.53 1.46 1.75 0.96 0.03 0.00
P51170
Amiloride-sensitive 
sodium channel subunit 
gamma OS=Homo 
sapiens GN=SCNN1G 





protein 2 OS=Homo 
sapiens GN=KHDRBS2 
1 0.9 0.15 1.12 0.81 -0.07 0.02 1.02 0.72 -0.15 1.62 2.67 2.29 1.41 0.32 1.32 1.03 0.14 0.00
O43264
Centromere/kinetochore 
protein zw10 homolog 
OS=Homo sapiens 
GN=ZW10 PE=1 SV=3 - 
1 0.9 1.16 0.29 2.53 2.68 -1.47 -2.31 -0.06 0.10 0.50 -0.30 1.87 2.02 1.27 0.44 2.69 2.83 0.03
O95163
Elongator complex 
protein 1 OS=Homo 
sapiens GN=IKBKAP 
1 0.9 0.49 0.78 -0.27 0.65 2.34 2.65 1.62 2.55 0.41 0.77 -0.34 0.58 0.54 0.87 -0.16 0.75 0.00
Q02985
Complement factor H-
related protein 3 
OS=Homo sapiens 
GN=CFHR3 PE=1 SV=2 - 
2 0.9 0.14 2.20 0.44 0.00 0.70 2.83 1.05 0.62 0.87 3.03 1.15 0.81 -0.48 1.54 -0.16 -0.52 0.00
Q9NYA4
Myotubularin-related 
protein 4 OS=Homo 
sapiens GN=MTMR4 
1 0.9 -0.50 -0.93 -1.23 -0.41 2.80 2.40 2.11 2.94 2.21 1.86 1.49 2.30 0.00 -0.39 -0.67 0.13 0.03
O14807
Ras-related protein M-
Ras OS=Homo sapiens 
GN=MRAS PE=1 SV=2 - 
1 0.9 -0.65 1.64 2.59 1.08 -1.48 0.83 1.81 0.30 -1.37 0.98 1.88 0.36 -0.31 2.00 2.98 1.45 0.02
O00391
Sulfhydryl oxidase 1 
OS=Homo sapiens 
GN=QSOX1 PE=1 SV=3 - 
2 0.9 -0.56 0.88 0.89 -0.71 -0.33 1.12 1.16 -0.44 0.54 2.05 2.00 0.39 0.94 2.40 2.44 0.82 0.00
Q9UKN7
Unconventional myosin-
XV OS=Homo sapiens 
GN=MYO15A PE=1 






1 0.8 0.62 1.08 0.10 0.29 1.08 1.56 0.60 0.79 2.48 3.01 1.97 2.15 -0.56 -0.07 -1.03 -0.86 0.01
Q99728
BRCA1-associated RING 
domain protein 1 
OS=Homo sapiens 
GN=BARD1 PE=1 SV=2 - 
1 0.8 -0.15 -0.30 -0.12 -0.09 0.68 0.55 0.75 0.79 0.63 0.55 0.66 0.69 2.12 2.00 2.20 2.22 0.00
Q9P2D8
Protein unc-79 homolog 
OS=Homo sapiens 
GN=UNC79 PE=2 SV=4 - 
2 0.8 0.65 1.71 -0.06 0.54 1.31 2.94 0.95 1.66 1.32 1.28 1.31 0.87 -0.75 0.20 -0.85 -0.04 0.00
Q96JB1
Dynein heavy chain 8, 
axonemal OS=Homo 
sapiens GN=DNAH8 




ribose hydrolase 2 
OS=Homo sapiens 
7 0.8 0.92 -0.20 0.44 1.05 1.40 0.37 0.97 1.75 1.08 0.16 0.74 1.39 0.86 -0.14 0.52 1.35 0.00
Q8N6Q8
Methyltransferase-like 
protein 25 OS=Homo 
sapiens GN=METTL25 






1 0.8 1.05 1.19 0.81 1.18 0.37 0.53 0.17 0.55 -0.55 -0.34 -0.79 -0.42 2.17 2.34 1.98 2.34 0.01
P13647
Keratin, type II 
cytoskeletal 5 OS=Homo 
sapiens GN=KRT5 PE=1 
3 0.8 2.03 2.57 1.53 0.54 0.48 1.04 0.03 -0.21 1.52 2.13 1.03 -0.08 0.26 0.83 -0.18 -1.05 0.01
Q96QK1
Vacuolar protein sorting-
associated protein 35 
OS=Homo sapiens 
GN=VPS35 PE=1 SV=2 - 




PE=2 SV=3 - 
1 0.8 -1.02 -0.92 -0.73 -1.58 2.22 2.35 2.55 1.70 1.15 1.33 1.45 0.59 0.78 0.91 1.12 0.25 0.03
P12883
Myosin-7 OS=Homo 
sapiens GN=MYH7 PE=1 
SV=5 - [MYH7_HUMAN]
1 0.8 -1.56 -0.77 0.07 -0.35 1.54 2.35 3.21 2.79 0.14 0.99 1.77 1.34 -0.78 0.04 0.90 0.46 0.04
Q09MP3
RAD51-associated 
protein 2 OS=Homo 
sapiens GN=RAD51AP2 




PE=1 SV=2 - 
1 0.8 1.03 1.50 0.37 -0.83 1.77 2.26 1.15 -0.04 1.92 2.46 1.26 0.07 0.27 0.78 -0.33 -1.54 0.02
H7BZ55
Putative ciliary rootlet 
coiled-coil protein-like 3 
protein OS=Homo 
sapiens PE=5 SV=2 - 
1 0.7 0.92 1.65 0.32 -0.11 0.45 1.20 -0.12 -0.54 2.86 3.66 2.26 1.82 -0.40 0.37 -0.95 -1.39 0.05
P05019
Insulin-like growth factor 
I OS=Homo sapiens 
GN=IGF1 PE=1 SV=1 - 






1 0.7 0.68 0.82 1.13 -0.11 1.14 1.29 1.62 0.39 1.15 1.35 1.60 0.36 0.14 0.30 0.63 -0.62 0.00
Q13642
Four and a half LIM 
domains protein 1 
OS=Homo sapiens 
GN=FHL1 PE=1 SV=4 - 
1 0.7 0.63 0.31 0.83 1.35 0.32 0.01 0.55 1.08 -0.54 -0.79 -0.34 0.18 1.88 1.59 2.13 2.64 0.01
O00267
Transcription elongation 
factor SPT5 OS=Homo 
sapiens GN=SUPT5H 
PE=1 SV=1 - 
1 0.7 0.81 0.43 1.55 0.28 0.08 -0.29 0.85 -0.41 0.97 0.65 1.70 0.43 1.21 0.85 1.99 0.71 0.00
Q03591
Complement factor H-
related protein 1 
OS=Homo sapiens 
GN=CFHR1 PE=1 SV=2 - 





sapiens GN=OTC PE=1 
2 0.7 1.39 1.02 1.17 1.81 0.01 -0.34 -0.17 0.48 1.16 0.86 0.95 1.59 0.43 0.09 0.26 0.89 0.00
Q15751
Probable E3 ubiquitin-
protein ligase HERC1 
OS=Homo sapiens 
GN=HERC1 PE=1 SV=2 - 




PE=1 SV=2 - 
1 0.7 0.75 0.87 0.70 0.41 0.74 0.88 0.73 0.44 0.73 0.92 0.69 0.39 0.76 0.92 0.77 0.46 0.00
P11279
Lysosome-associated 
membrane glycoprotein 1 
OS=Homo sapiens 
GN=LAMP1 PE=1 SV=3 - 





GN=DDX19A PE=1 SV=1 
1 0.7 0.90 1.43 0.62 0.89 0.95 1.50 0.71 0.98 0.39 0.99 0.11 0.37 0.21 0.78 -0.02 0.23 0.00
Q96EP1
E3 ubiquitin-protein ligase 
CHFR OS=Homo sapiens 
GN=CHFR PE=1 SV=2 - 
1 0.7 0.36 1.24 -0.09 -0.01 0.82 1.72 0.41 0.50 0.94 1.90 0.50 0.58 0.48 1.40 0.08 0.15 0.00
P13473
Lysosome-associated 
membrane glycoprotein 2 
OS=Homo sapiens 
GN=LAMP2 PE=1 SV=2 - 





GN=CRADD PE=1 SV=1 




sapiens GN=HBG1 PE=1 




GN=NEDD1 PE=1 SV=1 - 
1 0.7 0.29 1.36 0.57 1.09 0.52 1.61 0.84 1.37 -0.30 0.83 0.64 0.50 -0.19 0.91 0.14 0.65 0.00
P01595
Ig kappa chain V-I region 
Bi OS=Homo sapiens 
PE=1 SV=1 - 
1 0.7 1.36 0.16 0.94 0.54 1.51 0.33 1.13 0.73 1.19 0.07 0.75 0.38 1.01 -0.16 0.64 0.23 0.00
P06310
Ig kappa chain V-II 
region RPMI 6410 
OS=Homo sapiens PE=4 
2 0.7 0.68 0.57 0.65 0.50 0.28 0.31 0.23 0.32 1.74 1.67 1.75 1.52 0.19 0.08 0.12 0.17 0.00
P01876
Ig alpha-1 chain C region 
OS=Homo sapiens 
GN=IGHA1 PE=1 SV=2 - 
4 0.7 0.64 0.58 0.86 0.72 0.70 0.65 0.82 0.74 0.19 0.24 0.58 0.43 0.84 0.79 1.06 0.87 0.00
Q494V2
Coiled-coil domain-
containing protein 37 
OS=Homo sapiens 
GN=CCDC37 PE=2 




containing protein 1 
OS=Homo sapiens 
1 0.7 0.04 0.61 1.10 0.69 -0.07 0.52 1.03 0.63 0.36 1.00 1.43 1.02 -0.08 0.52 1.03 0.61 0.00
Q96EY5
Multivesicular body 
subunit 12A OS=Homo 
sapiens GN=MVB12A 
1 0.6 0.26 0.85 0.35 -0.29 0.41 1.02 0.54 -0.09 0.97 1.63 1.07 0.43 0.74 1.36 0.88 0.23 0.00
P00973
2'-5'-oligoadenylate 
synthase 1 OS=Homo 
sapiens GN=OAS1 PE=1 
1 0.6 0.43 0.52 0.50 0.64 0.61 0.72 0.72 0.87 0.55 0.70 0.62 0.76 0.53 0.65 0.65 0.77 0.00
Q9UP95
Solute carrier family 12 
member 4 OS=Homo 
sapiens GN=SLC12A4 
1 0.6 1.28 0.36 -0.30 1.11 1.61 0.71 0.07 1.48 1.20 0.35 -0.38 1.03 1.04 0.16 -0.49 0.91 0.00
P14151
L-selectin OS=Homo 
sapiens GN=SELL PE=1 
SV=2 - 
3 0.6 0.66 0.36 0.79 1.16 0.49 0.21 0.70 1.04 0.26 -0.12 0.25 0.70 0.85 0.39 0.94 1.45 0.00
Q9UHV7
Mediator of RNA 
polymerase II 
transcription subunit 13 
OS=Homo sapiens 
1 0.6 0.79 0.63 0.83 0.79 1.09 0.95 1.17 1.14 -0.17 -0.26 -0.12 -0.17 0.84 0.72 0.94 0.88 0.00
Q8IWZ8
SURP and G-patch 
domain-containing protein 
1 OS=Homo sapiens 
GN=SUGP1 PE=1 SV=2 - 






member 1 protein 
OS=Homo sapiens 
1 0.6 0.60 -0.79 0.74 0.45 0.57 -0.80 0.75 0.46 0.99 -0.34 1.13 0.83 1.67 0.31 1.86 1.56 0.01
P01779
Ig heavy chain V-III 
region TUR OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 
1 0.6 1.21 0.43 0.74 1.22 0.82 0.04 0.47 0.86 0.19 -0.45 -0.20 0.31 1.48 0.54 0.87 1.38 0.00
P01706
Ig lambda chain V-II 
region BOH OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 
1 0.6 0.02 -0.06 0.57 -0.11 0.84 0.34 0.73 0.25 1.79 1.08 1.65 0.96 0.68 0.21 0.65 0.14 0.00
O95393
Bone morphogenetic 
protein 10 OS=Homo 
sapiens GN=BMP10 
1 0.6 0.40 0.42 0.14 0.20 0.54 0.58 0.32 0.39 0.56 0.65 0.31 0.37 1.27 1.32 1.06 1.11 0.00
Q8IZ26
Zinc finger protein 34 
OS=Homo sapiens 
GN=ZNF34 PE=1 SV=3 - 
1 0.6 1.10 0.30 0.46 0.71 1.11 0.32 0.50 0.75 1.02 0.29 0.38 0.63 0.94 0.17 0.35 0.58 0.00
Q4G0U5
Cilia- and flagella-
associated protein 221 
OS=Homo sapiens 
GN=CFAP221 PE=1 




GN=AZGP1 PE=1 SV=2 - 
23 0.6 0.61 0.59 0.90 1.31 0.35 0.40 0.66 1.06 0.06 0.17 0.37 0.83 0.20 0.28 0.59 1.09 0.00
Q6ZP01
RNA-binding protein 44 
OS=Homo sapiens 
GN=RBM44 PE=2 SV=2 - 




PE=1 SV=2 - 
1 0.6 1.80 1.74 1.89 2.07 -0.18 -0.22 -0.05 0.13 0.03 0.04 0.13 0.30 0.33 0.30 0.48 0.64 0.01
P21583
Kit ligand OS=Homo 
sapiens GN=KITLG 
PE=1 SV=1 - 
1 0.6 -0.22 0.18 -0.27 -0.47 0.99 1.41 0.98 0.79 1.23 1.70 1.19 0.99 0.15 0.59 0.16 -0.05 0.00
P80362
Ig kappa chain V-I region 
WAT OS=Homo sapiens 
PE=1 SV=1 - 
1 0.6 1.00 2.30 -0.80 1.06 1.21 1.31 -0.84 1.15 0.55 0.71 -0.81 0.46 0.45 1.79 -0.80 0.55 0.03
P27918
Properdin OS=Homo 
sapiens GN=CFP PE=1 
SV=2 - [PROP_HUMAN]
4 0.6 -0.01 0.09 0.60 1.37 0.10 0.17 0.65 1.35 -0.48 -0.23 0.04 0.87 0.67 0.84 1.36 1.87 0.00
Q9HCK1
DBF4-type zinc finger-
containing protein 2 
OS=Homo sapiens 
GN=ZDBF2 PE=1 SV=3 - 
1 0.6 0.07 0.87 -0.06 0.22 0.51 1.33 0.42 0.70 0.88 1.75 0.75 1.03 -0.08 0.75 -0.16 0.10 0.00
Q9P2F5
Storkhead-box protein 2 
OS=Homo sapiens 
GN=STOX2 PE=2 SV=2 - 
1 0.6 0.51 1.69 -0.11 0.63 0.73 2.48 0.01 1.01 0.25 1.59 0.01 0.49 -0.11 0.53 -0.81 0.17 0.01
Q9UFH2
Dynein heavy chain 17, 
axonemal OS=Homo 
sapiens GN=DNAH17 
1 0.6 0.53 0.20 0.94 0.53 0.75 1.26 1.01 0.54 0.28 0.69 0.98 0.49 0.31 -0.18 0.39 0.30 0.00
P18065
Insulin-like growth factor-
binding protein 2 
OS=Homo sapiens 
GN=IGFBP2 PE=1 SV=2 - 
7 0.6 0.12 0.47 -0.34 -0.31 1.51 2.24 1.21 1.34 1.00 1.46 0.50 0.44 -0.40 0.42 -0.43 -0.32 0.02
Q9H3U1
Protein unc-45 homolog 
A OS=Homo sapiens 
GN=UNC45A PE=1 
1 0.6 1.07 1.13 0.60 0.76 0.77 0.85 0.34 0.50 1.68 1.80 1.21 1.37 -0.66 -0.57 -1.08 -0.93 0.03
O00763
Acetyl-CoA carboxylase 
2 OS=Homo sapiens 
GN=ACACB PE=1 SV=3 
1 0.6 0.39 0.71 -0.28 -0.35 1.52 1.86 0.89 0.81 0.88 1.27 0.22 0.14 0.44 0.79 -0.18 -0.27 0.00
Q9UNN8
Endothelial protein C 
receptor OS=Homo 
sapiens GN=PROCR 
3 0.6 0.40 0.10 0.79 0.89 0.29 -0.06 0.60 0.69 -0.29 -0.58 0.37 0.19 1.16 0.94 1.69 1.60 0.00
P35527
Keratin, type I 
cytoskeletal 9 OS=Homo 
sapiens GN=KRT9 PE=1 
12 0.5 1.99 1.86 1.97 1.37 0.29 0.13 0.17 -0.41 1.00 1.17 1.01 0.38 -0.41 -0.16 -0.54 -1.04 0.04
P15927
Replication protein A 32 
kDa subunit OS=Homo 
sapiens GN=RPA2 PE=1 
SV=1 - [RFA2_HUMAN]
1 0.5 0.56 1.29 -0.18 1.50 -0.05 0.69 -0.76 0.93 0.49 1.29 -0.24 1.44 0.18 0.94 -0.51 1.16 0.01
P01607
Ig kappa chain V-I region 
Rei OS=Homo sapiens 
PE=1 SV=1 - 
2 0.5 0.22 0.60 0.40 -0.17 1.18 1.56 1.42 1.05 0.69 1.02 0.92 0.54 -0.39 0.07 0.06 -0.41 0.00
O75594
Peptidoglycan recognition 
protein 1 OS=Homo 
sapiens GN=PGLYRP1 
1 0.5 0.44 1.39 -0.01 1.02 0.32 1.02 -0.09 0.62 0.02 0.94 -0.47 0.62 0.46 1.49 0.07 0.88 0.00
P02774
Vitamin D-binding protein 
OS=Homo sapiens 
GN=GC PE=1 SV=1 - 
37 0.5 0.40 0.79 0.98 1.10 0.13 0.51 0.64 0.82 -0.26 0.30 0.30 0.48 0.15 0.52 0.74 0.88 0.00
Q01484
Ankyrin-2 OS=Homo 
sapiens GN=ANK2 PE=1 
SV=4 - [ANK2_HUMAN]
1 0.5 -0.61 -0.47 0.50 0.31 -0.58 -0.42 0.57 0.38 0.51 0.72 1.63 1.43 0.54 0.72 1.71 1.50 0.02
Q99996
A-kinase anchor protein 
9 OS=Homo sapiens 
GN=AKAP9 PE=1 SV=3 - 
3 0.5 0.50 0.22 0.08 -0.36 2.49 1.77 1.66 1.34 0.58 0.36 0.21 -0.20 0.18 -0.07 -0.23 -0.11 0.02
P51608
Methyl-CpG-binding 
protein 2 OS=Homo 
sapiens GN=MECP2 




sapiens GN=FLII PE=1 
1 0.5 0.04 0.64 0.47 1.20 -0.61 0.01 -0.14 0.59 0.96 1.64 1.40 2.12 -0.57 0.07 -0.08 0.63 0.02
P01614
Ig kappa chain V-II 
region Cum OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 









GN=WWC1 PE=1 SV=1 - 
1 0.5 0.14 0.59 0.31 -0.55 0.77 1.24 0.98 0.13 0.96 1.48 1.14 0.28 0.14 0.63 0.37 -0.50 0.00
Q13813
Spectrin alpha chain, non-
erythrocytic 1 OS=Homo 
sapiens GN=SPTAN1 
PE=1 SV=3 - 
3 0.5 0.48 0.65 1.88 1.92 -0.28 -0.48 0.42 0.59 0.08 0.32 0.65 0.68 0.29 0.43 0.19 0.27 0.01
Q6Q759
Sperm-associated 
antigen 17 OS=Homo 
sapiens GN=SPAG17 




GN=CTSH PE=1 SV=4 - 
1 0.5 0.77 0.42 0.59 0.63 0.84 0.51 0.70 0.75 0.98 0.70 0.81 0.84 0.01 -0.30 -0.11 -0.09 0.00
P01772
Ig heavy chain V-III 
region KOL OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 
1 0.5 0.44 0.49 0.58 0.92 0.42 0.47 0.45 1.20 0.34 0.21 0.49 0.82 0.04 0.11 0.26 0.78 0.00
Q2NKX8
DNA excision repair 
protein ERCC-6-like 
OS=Homo sapiens 
GN=ERCC6L PE=1 SV=1 
1 0.5 0.08 0.04 -1.14 -0.51 0.93 0.91 -0.25 0.39 0.79 0.82 -0.43 0.20 1.96 1.95 0.79 1.41 0.04
A8MV23
Serpin E3 OS=Homo 
sapiens GN=SERPINE3 
PE=2 SV=2 - 




1-9 OS=Homo sapiens 
1 0.5 1.39 0.80 0.79 0.96 0.58 0.02 0.02 0.20 0.53 0.02 -0.06 0.10 1.01 0.46 0.46 0.62 0.00
P36980
Complement factor H-
related protein 2 
OS=Homo sapiens 
GN=CFHR2 PE=1 SV=1 - 
7 0.5 0.60 1.25 -0.26 0.34 0.84 1.47 0.09 0.66 0.93 1.51 0.13 0.61 0.02 0.71 -0.77 -0.23 0.01
Q16513
Serine/threonine-protein 
kinase N2 OS=Homo 
sapiens GN=PKN2 PE=1 




Fc region receptor III-B 
OS=Homo sapiens 









GN=SNX4 PE=1 SV=1 - 
1 0.5 0.67 0.81 1.16 -0.69 0.31 0.46 0.84 -1.00 0.64 0.84 1.13 -0.72 0.95 1.12 1.49 -0.37 0.02
Q9P2D7
Dynein heavy chain 1, 
axonemal OS=Homo 
sapiens GN=DNAH1 




GN=EXTL2 PE=1 SV=1 - 
1 0.5 0.70 -0.24 1.26 0.45 0.92 0.00 1.51 0.71 0.08 -0.79 0.64 -0.17 0.75 -0.16 1.35 0.53 0.01
P04264
Keratin, type II 
cytoskeletal 1 OS=Homo 
sapiens GN=KRT1 PE=1 
20 0.5 1.48 1.68 1.25 0.73 0.51 0.72 0.43 -0.11 0.70 0.86 0.48 0.04 -0.14 -0.01 -0.29 -0.86 0.01
Q9H7D0
Dedicator of cytokinesis 
protein 5 OS=Homo 
sapiens GN=DOCK5 
1 0.5 0.19 0.43 0.41 -0.40 0.92 1.18 1.18 0.37 0.77 1.08 0.99 0.18 0.05 0.32 0.32 -0.50 0.00
P01606
Ig kappa chain V-I region 
OU OS=Homo sapiens 
PE=1 SV=1 - 





GN=LCAT PE=1 SV=1 - 
2 0.5 0.33 -0.60 0.24 -0.19 -0.09 -0.52 -0.14 -0.13 0.87 -0.01 0.65 0.36 2.00 1.08 1.96 1.52 0.04
Q13698
Voltage-dependent L-
type calcium channel 
subunit alpha-1S 
OS=Homo sapiens 
1 0.5 -0.24 0.19 -0.04 -0.17 0.29 0.74 0.53 0.41 0.51 1.01 0.72 0.58 0.50 0.96 0.75 0.60 0.00
P02790
Hemopexin OS=Homo 
sapiens GN=HPX PE=1 
SV=2 - [HEMO_HUMAN]
33 0.5 0.43 0.25 0.83 0.86 0.13 -0.07 0.54 0.59 -0.09 -0.17 0.33 0.36 0.63 0.50 1.08 1.09 0.00
P01719
Ig lambda chain V-V 
region DEL OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 




GN=GREB1 PE=2 SV=1 - 
2 0.4 0.35 0.91 1.19 1.33 -0.37 0.21 0.43 0.40 0.01 0.22 0.62 0.16 -0.16 0.43 0.80 0.65 0.00
Q9NYK1
Toll-like receptor 7 
OS=Homo sapiens 
GN=TLR7 PE=1 SV=1 - 
1 0.4 0.66 0.69 -0.02 -0.34 1.03 1.08 0.39 0.07 0.78 0.88 0.10 -0.23 0.89 0.95 0.26 -0.08 0.00
Q96LM1
Putative uncharacterized 
protein encoded by 
LINC00615 OS=Homo 
sapiens GN=LINC00615 
1 0.4 0.75 1.12 0.41 0.52 0.33 0.72 0.03 0.15 0.35 0.79 0.01 0.12 0.47 0.87 0.18 0.28 0.00
P01034
Cystatin-C OS=Homo 
sapiens GN=CST3 PE=1 
SV=1 - [CYTC_HUMAN]
4 0.4 0.64 0.59 0.41 0.09 0.84 0.77 0.61 0.28 0.82 0.85 0.52 0.33 0.24 0.27 0.17 -0.32 0.00
P01903
HLA class II 
histocompatibility 
antigen, DR alpha chain 
OS=Homo sapiens 
1 0.4 0.37 1.10 1.35 0.58 0.30 1.05 1.32 0.55 0.05 0.85 1.04 0.26 -0.96 -0.19 0.08 -0.71 0.02
P04075
Fructose-bisphosphate 
aldolase A OS=Homo 
sapiens GN=ALDOA 
1 0.4 0.32 1.07 1.00 -0.11 0.09 0.87 0.82 -0.29 0.19 1.01 0.88 -0.24 0.03 0.82 0.77 -0.36 0.00
Q8NDI1
EH domain-binding 
protein 1 OS=Homo 
sapiens GN=EHBP1 
1 0.4 0.61 1.17 0.04 0.58 1.09 1.67 0.56 1.10 -0.03 0.60 -0.59 -0.06 0.00 0.59 -0.52 0.00 0.02
P05067
Amyloid beta A4 protein 
OS=Homo sapiens 
GN=APP PE=1 SV=3 - 
3 0.4 -0.17 -0.57 -0.12 -0.27 1.26 1.29 1.15 0.62 0.22 -0.08 0.03 0.10 0.99 0.77 1.11 0.48 0.01
Q68DK2
Zinc finger FYVE domain-
containing protein 26 
OS=Homo sapiens 
GN=ZFYVE26 PE=1 
1 0.4 1.21 0.71 1.78 1.89 0.03 -0.45 0.64 0.76 -0.03 -0.45 0.55 0.66 -0.35 -0.81 0.27 0.37 0.04
Q9H4L5
Oxysterol-binding protein-
related protein 3 
OS=Homo sapiens 
GN=OSBPL3 PE=1 SV=1 





1 0.4 0.83 0.36 0.09 0.17 1.64 1.18 0.93 1.02 0.67 0.27 -0.07 0.01 0.35 -0.09 -0.34 -0.28 0.01
P05121
Plasminogen activator 
inhibitor 1 OS=Homo 
sapiens GN=SERPINE1 
4 0.4 -0.72 -0.23 0.13 -0.06 0.09 0.21 0.12 0.34 0.94 1.12 0.95 1.15 -0.02 0.36 1.08 1.24 0.01
O75882
Attractin OS=Homo 
sapiens GN=ATRN PE=1 
SV=2 - [ATRN_HUMAN]




GN=ELANE PE=1 SV=1 - 
2 0.4 0.70 0.17 -0.05 1.22 0.11 -0.17 -0.45 0.67 0.19 -0.02 -0.38 0.66 1.07 0.76 0.54 1.63 0.01
P00738
Haptoglobin OS=Homo 
sapiens GN=HP PE=1 
SV=1 - [HPT_HUMAN]




Fc region receptor III-A 
OS=Homo sapiens 
3 0.4 0.68 1.03 0.40 1.08 0.12 0.51 -0.07 0.62 0.47 0.92 0.26 0.93 -0.20 0.23 -0.49 0.11 0.00
P35232
Prohibitin OS=Homo 
sapiens GN=PHB PE=1 
SV=1 - [PHB_HUMAN]
1 0.4 0.51 0.83 0.13 0.67 0.62 0.95 0.28 0.82 0.39 0.78 0.02 0.55 -0.06 0.29 -0.38 0.14 0.00
P01137
Transforming growth 
factor beta-1 OS=Homo 
sapiens GN=TGFB1 




PE=1 SV=2 - 




GN=MPO PE=1 SV=1 - 
3 0.4 0.56 -0.03 0.75 -0.45 0.21 0.41 0.79 0.12 0.43 0.26 0.56 -0.13 1.05 0.18 1.87 -0.13 0.01
O00294
Tubby-related protein 1 
OS=Homo sapiens 
GN=TULP1 PE=1 SV=3 - 




GN=APOH PE=1 SV=3 - 
23 0.4 0.27 0.82 0.59 0.03 0.71 1.22 1.04 0.48 0.73 1.27 1.03 0.51 -0.75 -0.28 -0.44 -0.99 0.04
Q86VS3
IQ domain-containing 
protein H OS=Homo 
sapiens GN=IQCH PE=2 
1 0.4 0.68 0.07 1.51 0.75 0.09 -0.50 0.96 0.21 0.00 -0.53 0.84 0.08 0.41 -0.17 1.29 0.52 0.02
O75901
Ras association domain-
containing protein 9 
OS=Homo sapiens 
GN=RASSF9 PE=2 SV=2 
1 0.4 0.00 0.77 0.18 -0.04 0.88 1.67 1.10 0.88 -0.31 0.53 -0.13 -0.35 -0.01 0.79 0.22 -0.02 0.02
Q2TAC6
Kinesin-like protein KIF19 
OS=Homo sapiens 
GN=KIF19 PE=2 SV=2 - 
2 0.4 0.28 -0.34 0.23 0.82 0.58 -0.02 0.57 1.17 0.49 -0.06 0.45 1.04 0.24 -0.35 0.24 0.82 0.00
P01712
Ig lambda chain V-II 
region WIN OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 
2 0.4 0.62 0.68 -0.08 0.39 0.78 1.12 0.42 0.54 0.63 0.78 0.05 0.39 0.07 0.35 -0.55 -0.05 0.00
P01623
Ig kappa chain V-III 
region WOL OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 
3 0.4 0.48 0.82 0.42 0.49 0.33 0.86 0.48 0.58 0.06 0.83 0.18 0.29 0.00 0.42 -0.23 0.05 0.00
P01781
Ig heavy chain V-III 
region GAL OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 





GN=MYSM1 PE=1 SV=1 - 




binding protein 1 
OS=Homo sapiens 
5 0.4 0.34 0.54 0.24 -0.03 0.42 0.82 0.19 -0.15 0.23 0.61 0.15 -0.03 0.70 0.89 0.64 0.41 0.00
Q96JE9
Microtubule-associated 
protein 6 OS=Homo 
sapiens GN=MAP6 PE=1 




lysine-36 and H4 lysine-
20 specific OS=Homo 
sapiens GN=NSD1 PE=1 
4 0.4 1.05 0.72 -0.70 -0.18 0.94 1.01 -0.37 0.24 0.78 1.40 -0.05 0.38 1.24 0.48 -0.72 -0.28 0.05
P19957
Elafin OS=Homo sapiens 
GN=PI3 PE=1 SV=3 - 
1 0.4 0.11 -0.07 0.41 -0.02 0.84 0.68 1.17 0.75 0.31 0.20 0.61 0.18 0.16 0.01 0.51 0.06 0.00
P02776
Platelet factor 4 
OS=Homo sapiens 
GN=PF4 PE=1 SV=2 - 
3 0.4 0.39 1.47 -0.16 0.16 0.55 1.17 -0.20 -0.09 0.99 1.70 0.25 0.29 -0.18 0.62 -0.63 -0.45 0.05
P02549
Spectrin alpha chain, 
erythrocytic 1 OS=Homo 
sapiens GN=SPTA1 
1 0.4 0.71 -0.14 -0.41 0.33 0.77 0.36 0.11 0.85 0.86 0.46 0.13 0.86 0.94 -0.46 0.04 0.42 0.01
Q15942
Zyxin OS=Homo sapiens 
GN=ZYX PE=1 SV=1 - 
1 0.4 0.16 0.47 -0.15 -0.25 1.09 1.42 0.83 0.73 0.62 1.00 0.32 0.22 -0.11 0.23 -0.36 -0.47 0.02
Q4L235
Acyl-CoA synthetase 
family member 4 
OS=Homo sapiens 
GN=AASDH PE=1 SV=3 - 
1 0.4 0.72 0.27 1.08 -0.06 0.33 -0.09 0.73 -0.41 0.50 0.12 0.86 -0.29 0.68 0.26 1.08 -0.07 0.01
P01609
Ig kappa chain V-I region 
Scw OS=Homo sapiens 
PE=1 SV=1 - 
3 0.4 0.56 1.17 0.14 0.63 0.46 0.42 0.11 0.67 0.07 0.40 -0.40 0.35 0.21 0.35 0.01 0.58 0.00
Q8TD84
Down syndrome cell 
adhesion molecule-like 
protein 1 OS=Homo 
sapiens GN=DSCAML1 
1 0.4 -0.36 0.23 -0.17 -0.41 0.42 1.02 0.64 0.41 0.44 1.10 0.63 0.38 0.12 0.74 0.36 0.11 0.01
P01597
Ig kappa chain V-I region 
DEE OS=Homo sapiens 
PE=1 SV=1 - 




PE=1 SV=2 - 
2 0.3 0.13 0.71 0.39 0.73 0.08 0.61 0.38 0.45 0.03 0.62 0.36 0.30 -0.13 0.36 0.21 0.36 0.00
P07339
Cathepsin D OS=Homo 
sapiens GN=CTSD PE=1 
SV=1 - [CATD_HUMAN]
2 0.3 0.22 0.40 1.13 0.67 -0.41 0.38 0.98 0.91 -1.08 -0.18 0.00 0.22 -0.37 0.48 1.27 0.94 0.05
P0CG06
Ig lambda-3 chain C 
regions OS=Homo 
sapiens GN=IGLC3 PE=1 





1 0.3 0.59 0.77 0.20 0.44 0.91 1.11 0.56 0.81 0.48 0.74 0.11 0.34 -0.33 -0.12 -0.66 -0.43 0.02
P02775
Platelet basic protein 
OS=Homo sapiens 
GN=PPBP PE=1 SV=3 - 
8 0.3 0.28 1.01 0.07 0.02 0.19 0.86 0.06 0.03 0.47 1.20 0.23 0.27 0.10 0.88 -0.12 -0.08 0.01
P27816
Microtubule-associated 
protein 4 OS=Homo 
sapiens GN=MAP4 PE=1 
1 0.3 0.93 0.41 1.00 1.09 -0.19 -0.69 -0.08 0.01 0.48 0.03 0.56 0.64 0.36 -0.13 0.48 0.56 0.01
P01620
Ig kappa chain V-III 
region SIE OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 
1 0.3 0.31 0.41 0.06 0.77 0.27 0.59 0.01 0.77 0.21 0.43 0.04 0.64 0.03 0.47 -0.21 0.65 0.00
P54108
Cysteine-rich secretory 
protein 3 OS=Homo 
sapiens GN=CRISP3 
6 0.3 0.14 0.79 -0.28 -0.33 0.67 1.28 0.54 0.43 0.55 1.22 0.45 0.28 -0.16 0.48 -0.22 -0.42 0.02
O00151
PDZ and LIM domain 
protein 1 OS=Homo 
sapiens GN=PDLIM1 





GN=NME2P1 PE=5 SV=1 
1 0.3 0.40 0.30 -0.05 -0.21 0.88 0.79 0.46 0.31 0.73 0.70 0.29 0.12 0.40 0.33 0.00 -0.18 0.00
Q13103
Secreted phosphoprotein 
24 OS=Homo sapiens 
GN=SPP2 PE=1 SV=1 - 




GN=TF PE=1 SV=3 - 
55 0.3 0.33 0.42 0.24 0.04 0.59 0.67 0.49 0.33 0.43 0.64 0.35 0.18 0.17 0.26 0.12 -0.07 0.00
Q9NW38
E3 ubiquitin-protein ligase 
FANCL OS=Homo 
sapiens GN=FANCL 




PE=1 SV=3 - 







1 0.3 0.38 -0.06 0.23 -0.17 0.69 0.27 0.57 0.18 0.03 -0.34 -0.12 -0.52 1.22 0.81 1.12 0.71 0.03
P01624
Ig kappa chain V-III 
region POM OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 
2 0.3 0.29 0.84 0.72 0.73 -0.14 0.44 0.11 0.21 0.10 0.80 0.35 0.28 -0.42 0.29 0.02 0.34 0.00
P52294
Importin subunit alpha-5 
OS=Homo sapiens 
GN=KPNA1 PE=1 SV=3 - 
1 0.3 0.57 0.74 0.35 -0.16 0.54 0.72 0.35 -0.16 0.48 0.71 0.27 -0.25 0.36 0.55 0.19 -0.34 0.00
P01598
Ig kappa chain V-I region 
EU OS=Homo sapiens 
PE=1 SV=1 - 




GN=CTBS PE=1 SV=1 - 
2 0.3 -0.07 0.02 0.86 0.72 -0.43 -0.33 0.53 0.40 0.22 0.37 1.15 1.01 -0.38 -0.27 0.60 0.45 0.03
P07359
Platelet glycoprotein Ib 
alpha chain OS=Homo 
sapiens GN=GP1BA 
PE=1 SV=2 - 
2 0.3 -0.41 0.49 0.01 0.27 0.20 1.12 0.66 0.93 -0.83 0.15 -0.40 -0.14 0.17 1.10 0.63 0.89 0.05
O75144
ICOS ligand OS=Homo 
sapiens GN=ICOSLG 
PE=1 SV=2 - 
3 0.3 0.35 0.13 0.53 0.79 0.45 0.36 0.46 0.93 0.17 0.02 0.47 0.72 -0.39 -0.38 -0.20 0.34 0.01
P03950
Angiogenin OS=Homo 
sapiens GN=ANG PE=1 
SV=1 - [ANGI_HUMAN]
3 0.3 0.44 0.27 0.31 1.62 -0.11 0.09 -0.58 0.18 0.23 0.57 -0.27 0.42 0.31 0.66 -0.05 0.59 0.03
P01857
Ig gamma-1 chain C 
region OS=Homo sapiens 
GN=IGHG1 PE=1 SV=1 - 
8 0.3 0.19 0.79 0.20 0.15 0.23 1.01 0.26 0.29 0.21 0.90 0.18 0.25 -0.15 0.44 -0.19 -0.14 0.00
P21333
Filamin-A OS=Homo 
sapiens GN=FLNA PE=1 
SV=4 - [FLNA_HUMAN]
1 0.3 0.43 0.50 0.27 0.57 0.03 0.12 -0.09 0.22 -0.33 -0.19 -0.48 -0.18 0.88 0.98 0.77 1.06 0.03
Q08554
Desmocollin-1 OS=Homo 
sapiens GN=DSC1 PE=1 
SV=2 - [DSC1_HUMAN]




GN=ALB PE=1 SV=2 - 
74 0.3 0.27 0.40 0.49 0.31 0.14 0.30 0.39 0.22 0.05 0.25 0.25 0.13 0.18 0.37 0.45 0.29 0.00
Q17RP2
Tigger transposable 
element-derived protein 6 
OS=Homo sapiens 
GN=TIGD6 PE=2 SV=2 - 





1 0.3 0.79 0.84 0.60 0.50 -0.28 -0.20 -0.43 -0.52 0.19 0.32 0.01 -0.09 0.76 0.85 0.62 0.51 0.03
P01703
Ig lambda chain V-I 
region NEWM OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 
3 0.3 0.79 0.88 0.46 -0.35 0.67 0.35 0.06 -0.44 0.39 0.58 0.02 -0.31 0.76 0.55 0.19 -0.14 0.02
Q9H0W8
Protein SMG9 OS=Homo 
sapiens GN=SMG9 PE=1 
SV=1 - [SMG9_HUMAN]
1 0.3 0.53 0.59 0.52 0.28 0.79 0.56 0.82 0.59 -0.27 -0.14 -0.27 -0.52 0.36 0.01 0.40 0.15 0.02
A6NM62
Leucine-rich repeat-
containing protein 53 
OS=Homo sapiens 
GN=LRRC53 PE=4 SV=2 
1 0.3 0.13 -0.08 0.01 0.38 0.68 0.49 0.60 0.97 0.20 0.07 0.10 0.46 0.07 -0.11 0.01 0.36 0.00
O15213
WD repeat-containing 
protein 46 OS=Homo 
sapiens GN=WDR46 
1 0.3 0.46 0.15 0.68 0.49 0.24 -0.06 0.50 0.31 -0.41 -0.65 -0.18 -0.38 0.78 0.49 1.05 0.85 0.04
P59665
Neutrophil defensin 1 
OS=Homo sapiens 
GN=DEFA1 PE=1 SV=1 - 




PE=1 SV=1 - 
11 0.3 -0.04 0.58 -0.11 0.06 0.35 0.96 0.35 0.54 0.05 0.66 -0.03 0.10 0.02 0.69 -0.04 0.08 0.01
P68871
Hemoglobin subunit beta 
OS=Homo sapiens 
GN=HBB PE=1 SV=2 - 




PE=1 SV=3 - 
1 0.3 -0.16 0.70 0.00 0.27 0.42 1.29 0.61 0.89 -0.39 0.54 -0.22 0.04 -0.35 0.54 -0.14 0.12 0.05
Q8NCM8
Cytoplasmic dynein 2 
heavy chain 1 OS=Homo 
sapiens GN=DYNC2H1 
2 0.3 0.26 0.52 0.58 0.63 0.05 0.33 0.41 0.46 0.11 -0.13 0.35 -0.27 0.12 0.13 0.45 0.15 0.00
P04433
Ig kappa chain V-III 
region VG (Fragment) 
OS=Homo sapiens PE=1 





2 0.3 0.09 0.65 0.97 -0.01 -0.18 0.39 0.73 -0.24 0.07 0.69 0.95 -0.03 -0.35 0.24 0.58 -0.42 0.04
Q86XR8
Centrosomal protein of 
57 kDa OS=Homo 
sapiens GN=CEP57 PE=1 
1 0.3 0.03 -0.42 0.03 -0.03 0.89 0.46 0.93 0.87 0.47 0.10 0.49 0.41 0.06 -0.35 0.12 0.04 0.02
P01601
Ig kappa chain V-I region 
HK101 (Fragment) 
OS=Homo sapiens PE=4 










sapiens GN=GGH PE=1 
3 0.3 0.54 0.38 0.75 0.74 -0.27 -0.37 0.01 0.11 -0.36 -0.30 0.03 -0.03 0.68 0.30 0.88 0.91 0.05
Q8WU66
Thrombospondin-type 




1 -0.3 -0.27 -0.25 -0.61 -0.81 -0.16 -0.11 -0.46 -0.65 0.53 0.62 0.19 -0.01 -0.34 -0.28 -0.63 -0.84 0.03
Q969G2
LIM/homeobox protein 
Lhx4 OS=Homo sapiens 
GN=LHX4 PE=1 SV=2 - 
1 -0.3 -0.42 -0.16 -0.38 -0.19 -0.20 0.08 -0.12 0.07 -0.52 -0.19 -0.47 -0.29 -0.51 -0.22 -0.41 -0.24 0.00
Q9H211
DNA replication factor 
Cdt1 OS=Homo sapiens 
GN=CDT1 PE=1 SV=3 - 
1 -0.3 -0.16 0.27 0.14 -0.53 -0.35 0.09 -0.02 -0.68 -0.35 0.15 -0.05 -0.72 -0.64 -0.18 -0.29 -0.97 0.01
P50851
Lipopolysaccharide-
responsive and beige-like 
anchor protein OS=Homo 
sapiens GN=LRBA PE=1 




PE=1 SV=3 - 




1-3 OS=Homo sapiens 
1 -0.3 -0.34 0.63 0.17 -0.07 -0.98 0.01 -0.43 -0.67 -1.06 -0.02 -0.54 -0.79 -0.56 0.44 0.01 -0.25 0.04
Q9Y3X0
Coiled-coil domain-
containing protein 9 
OS=Homo sapiens 
GN=CCDC9 PE=1 SV=1 - 




containing protein 3 
OS=Homo sapiens 
1 -0.3 0.21 0.47 -0.36 0.24 -0.26 0.02 -0.79 -0.18 -0.48 0.43 -0.45 -0.44 -0.72 -0.42 -1.23 -0.65 0.03
Q9BXX3
Ankyrin repeat domain-
containing protein 30A 
OS=Homo sapiens 
GN=ANKRD30A PE=1 




GN=COTL1 PE=1 SV=3 - 
1 -0.3 -0.36 0.22 -0.87 -0.51 -0.05 0.20 -0.73 -0.16 0.11 0.42 -0.59 -0.04 -0.56 -0.05 -1.21 -0.53 0.02
P01742
Ig heavy chain V-I region 
EU OS=Homo sapiens 
PE=1 SV=1 - 





2 -0.3 -0.17 0.19 -0.62 -0.60 0.08 0.46 -0.34 -0.32 -0.40 0.03 -0.85 -0.84 -0.32 0.08 -0.72 -0.71 0.01
P78527
DNA-dependent protein 
kinase catalytic subunit 
OS=Homo sapiens 
GN=PRKDC PE=1 SV=3 - 
1 -0.3 0.35 -0.99 -0.60 0.23 0.36 -0.69 -0.29 0.55 -0.05 -1.11 -0.79 0.04 0.03 -1.24 -0.83 -0.01 0.04
P01771
Ig heavy chain V-III 
region HIL OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 





GN=CRHBP PE=1 SV=2 - 
3 -0.3 0.21 0.09 -0.09 0.18 -0.73 -0.89 -0.99 -0.42 -0.35 -0.67 -0.94 -0.25 0.01 -0.14 -0.23 0.14 0.01
P01604
Ig kappa chain V-I region 
Kue OS=Homo sapiens 
PE=1 SV=1 - 




GN=APOL1 PE=1 SV=5 - 
16 -0.3 -0.31 0.17 -0.62 -0.84 -0.43 -0.04 -0.74 -0.99 -0.02 0.43 -0.34 -0.34 0.04 0.29 -0.60 -0.78 0.01
P20810
Calpastatin OS=Homo 
sapiens GN=CAST PE=1 
SV=4 - [ICAL_HUMAN]
1 -0.3 0.25 0.15 -0.49 -0.02 0.04 0.23 -0.39 0.08 -0.59 -0.34 -1.04 -0.58 -0.60 -0.39 -1.01 -0.56 0.01
P49137
MAP kinase-activated 
protein kinase 2 
OS=Homo sapiens 
GN=MAPKAPK2 PE=1 
2 -0.3 -0.38 -0.62 -0.67 -0.36 -0.33 -0.54 -0.58 -0.26 -0.45 -0.61 -0.74 -0.43 0.26 0.05 0.02 0.32 0.00
P12111
Collagen alpha-3(VI) 
chain OS=Homo sapiens 
GN=COL6A3 PE=1 SV=5 
5 -0.3 0.12 -0.50 -0.21 -0.53 0.08 -0.63 -0.37 -0.59 0.37 -0.33 0.04 -0.28 -0.34 -0.86 -0.51 -0.79 0.00
P00740
Coagulation factor IX 
OS=Homo sapiens 
GN=F9 PE=1 SV=2 - 
9 -0.3 -0.66 -0.93 -0.61 -0.60 -0.29 -0.52 -0.26 -0.13 -0.31 -0.52 -0.42 -0.34 0.27 -0.23 -0.03 0.21 0.00
Q15413
Ryanodine receptor 3 
OS=Homo sapiens 
GN=RYR3 PE=1 SV=3 - 
1 -0.3 -0.79 -0.99 -0.07 -0.46 -0.83 -1.02 -0.08 -0.46 -0.44 -0.58 0.28 -0.11 -0.20 -0.37 0.57 0.16 0.01
P52630
Signal transducer and 
activator of transcription 
2 OS=Homo sapiens 
GN=STAT2 PE=1 SV=1 - 










GN=DDHD2 PE=1 SV=2 - 
1 -0.3 -0.35 -0.12 -0.38 -0.67 0.12 0.37 0.12 -0.16 -0.78 -0.47 -0.80 -1.10 -0.31 -0.05 -0.29 -0.59 0.00
O00187
Mannan-binding lectin 
serine protease 2 
OS=Homo sapiens 
GN=MASP2 PE=1 SV=4 - 




protein 3 OS=Homo 
sapiens GN=FREM3 




PE=1 SV=1 - 




protein 2 OS=Homo 
sapiens GN=ARFGAP2 
1 -0.4 0.04 -0.33 0.07 0.07 -0.31 -0.65 -0.24 -0.22 -0.54 -0.84 -0.51 -0.51 -0.38 -0.71 -0.29 -0.30 0.00
P12259
Coagulation factor V 
OS=Homo sapiens 
GN=F5 PE=1 SV=4 - 
31 -0.4 0.15 0.09 -0.35 -0.09 -0.22 -0.31 -0.86 -0.49 -0.19 -0.39 -0.95 -0.56 -0.22 -0.19 -0.67 -0.44 0.00
Q9HCR9
Dual 3',5'-cyclic-AMP and 
-GMP phosphodiesterase 
11A OS=Homo sapiens 
GN=PDE11A PE=1 SV=2 
2 -0.4 -0.09 -0.02 -0.15 -0.34 -0.46 -0.37 -0.48 -0.67 -0.43 -0.29 -0.48 -0.68 -0.28 -0.18 -0.29 -0.49 0.00
P55895
V(D)J recombination-
activating protein 2 
OS=Homo sapiens 
GN=RAG2 PE=1 SV=1 - 
1 -0.4 -0.70 -0.08 -0.60 -0.65 -0.38 0.26 -0.20 -0.18 -0.22 0.29 -0.31 -0.34 -0.68 -0.30 -0.89 -0.75 0.00
Q9NXF1
Testis-expressed 
sequence 10 protein 
OS=Homo sapiens 
GN=TEX10 PE=1 SV=2 - 
1 -0.4 -0.52 -0.43 -0.58 -0.79 0.03 0.13 -0.16 -0.41 -0.33 -0.17 -0.38 -0.59 -0.34 -0.23 -0.38 -0.58 0.00
Q9GZV1
Ankyrin repeat domain-
containing protein 2 
OS=Homo sapiens 
GN=ANKRD2 PE=1 
1 -0.4 0.00 -0.06 -0.54 -0.65 -0.26 -0.30 -0.76 -0.87 0.06 0.07 -0.47 -0.59 -0.07 -0.10 -0.56 -0.69 0.00
Q08828
Adenylate cyclase type 1 
OS=Homo sapiens 
GN=ADCY1 PE=1 SV=2 - 
1 -0.4 0.05 0.28 -0.16 -0.25 -0.03 0.22 -0.20 -0.29 -0.74 -0.44 -0.94 -1.04 -0.53 -0.27 -0.68 -0.79 0.00
Q9BX93









sapiens GN=PHYH PE=1 




PE=1 SV=1 - 




PE=1 SV=3 - 
2 -0.4 -0.72 0.05 -0.95 -0.04 -0.48 0.31 -0.66 0.25 -1.05 -0.20 -1.26 -0.36 -0.57 0.24 -0.74 0.16 0.01
Q6ZRI8
Rho GTPase-activating 
protein 36 OS=Homo 
sapiens GN=ARHGAP36 
2 -0.4 0.62 -1.01 -1.03 -0.58 1.05 -0.56 -0.56 -0.11 0.52 -1.04 -1.12 -0.68 0.69 -0.91 -0.91 -0.47 0.05
Q6ZV73
FYVE, RhoGEF and PH 
domain-containing protein 
6 OS=Homo sapiens 
GN=FGD6 PE=1 SV=2 - 
1 -0.4 0.10 0.29 -0.30 -0.26 -0.57 -0.36 -0.94 -0.89 -0.85 -0.59 -1.24 -1.21 0.29 0.52 -0.06 -0.03 0.01
Q9NUA8
Zinc finger and BTB 
domain-containing protein 
40 OS=Homo sapiens 
GN=ZBTB40 PE=1 SV=4 
2 -0.4 0.07 0.43 0.71 -0.06 -0.71 -0.33 -0.04 -0.80 -1.02 -0.58 -0.37 -1.15 -0.82 -0.42 -0.13 -0.92 0.01
P04004
Vitronectin OS=Homo 
sapiens GN=VTN PE=1 
SV=1 - [VTNC_HUMAN]
17 -0.4 -0.48 -0.58 -0.01 -0.01 -1.10 -0.99 -0.56 -0.51 -1.02 -1.06 -0.33 -0.29 0.27 -0.05 0.23 0.32 0.01
Q9UNF1
Melanoma-associated 
antigen D2 OS=Homo 
sapiens GN=MAGED2 
1 -0.4 -0.98 0.23 0.23 -0.22 -1.21 0.02 0.05 -0.41 -1.57 -0.29 -0.34 -0.81 -1.08 0.16 0.18 -0.29 0.01
Q96FZ7
Charged multivesicular 
body protein 6 OS=Homo 
sapiens GN=CHMP6 
PE=1 SV=3 - 
1 -0.4 -0.68 -0.53 -0.36 0.19 -0.23 -0.06 0.12 0.68 -1.09 -0.87 -0.77 -0.22 -1.03 -0.85 -0.66 -0.13 0.00
O60602
Toll-like receptor 5 
OS=Homo sapiens 
GN=TLR5 PE=1 SV=4 - 




PE=1 SV=2 - 
1 -0.4 -0.22 -0.31 -0.16 0.49 -0.86 -0.94 -0.76 -0.11 -0.58 -0.61 -0.52 0.13 -0.74 -0.80 -0.63 0.00 0.00
P48547
Potassium voltage-gated 
channel subfamily C 
member 1 OS=Homo 
sapiens GN=KCNC1 
1 -0.4 0.00 -0.91 -0.16 0.08 -0.32 -1.22 -0.44 -0.19 -0.91 -1.76 -1.07 -0.83 0.50 -0.39 0.39 0.61 0.03
Q96KV7
WD repeat-containing 
protein 90 OS=Homo 
sapiens GN=WDR90 






1 -0.4 -0.73 -0.54 0.72 -0.28 -1.78 -1.58 -0.29 -1.28 -1.12 -0.87 0.34 -0.67 -0.25 -0.03 1.25 0.24 0.05
P06331
Ig heavy chain V-II 
region ARH-77 
OS=Homo sapiens PE=4 
2 -0.4 -0.40 -0.45 -0.41 -0.66 -0.28 0.03 0.03 -0.13 -0.89 -0.78 -0.80 -1.06 -0.29 -0.29 -0.10 -0.59 0.00
Q96P48
Arf-GAP with Rho-GAP 
domain, ANK repeat and 
PH domain-containing 
protein 1 OS=Homo 
sapiens GN=ARAP1 
1 -0.4 0.02 0.69 -0.25 -0.78 -1.27 -0.61 -1.35 -1.90 -0.10 0.47 -0.36 -0.90 -0.06 0.41 -0.34 -0.82 0.02
Q9NZJ4
Sacsin OS=Homo 
sapiens GN=SACS PE=1 
3 -0.4 -0.62 0.09 -0.99 -0.51 -0.09 0.65 -0.41 0.07 -1.04 -0.26 -1.40 -0.93 -0.58 0.16 -0.90 -0.43 0.00
P22891
Vitamin K-dependent 
protein Z OS=Homo 
sapiens GN=PROZ PE=1 




exchange protein 1 
OS=Homo sapiens 




GN=C4B PE=1 SV=2 - 
4 -0.5 -0.78 -1.23 0.31 -0.60 -1.18 -1.55 0.24 -0.78 -1.13 -1.63 0.33 -0.87 0.19 -0.45 1.42 0.36 0.05
Q96GM8
Target of EGR1 protein 1 
OS=Homo sapiens 
GN=TOE1 PE=1 SV=1 - 





1 -0.5 0.05 -0.22 0.11 -0.13 -0.79 -1.03 -0.69 -0.92 -0.59 -0.78 -0.52 -0.76 -0.27 -0.50 -0.16 -0.41 0.00
Q96ER9
Coiled-coil domain-
containing protein 51 
OS=Homo sapiens 
GN=CCDC51 PE=1 
1 -0.5 -1.32 -0.93 -1.19 -1.04 -0.52 -0.11 -0.35 -0.20 -0.51 -0.05 -0.37 -0.23 -0.45 -0.02 -0.26 -0.13 0.00
Q96S96
Phosphatidylethanolamine-
binding protein 4 
OS=Homo sapiens 
GN=PEBP4 PE=1 SV=3 - 
6 -0.5 -0.64 -1.08 -0.92 0.01 -0.42 -1.20 -0.53 0.19 -0.76 -1.30 -0.68 0.00 -0.03 -0.37 -0.30 0.34 0.00
P01599
Ig kappa chain V-I region 
Gal OS=Homo sapiens 
PE=1 SV=1 - 
1 -0.5 0.83 -0.34 0.08 0.08 0.44 -0.71 -0.27 -0.26 -0.98 -2.08 -1.73 -1.73 0.37 -0.77 -0.33 -0.34 0.03
P01596
Ig kappa chain V-I region 
CAR OS=Homo sapiens 
PE=1 SV=1 - 
3 -0.5 -0.45 -0.29 -0.30 0.45 -1.01 -0.83 -0.82 -0.06 -0.79 -0.56 -0.62 0.12 -1.02 -0.82 -0.81 -0.07 0.00
Q5MNZ9
WD repeat domain 
phosphoinositide-
interacting protein 1 
OS=Homo sapiens 
GN=WIPI1 PE=1 SV=3 - 
2 -0.5 0.47 -0.29 -0.67 -1.31 0.54 -0.71 -0.60 -1.24 -0.02 -1.22 -1.20 -1.85 1.02 0.30 -0.24 -0.90 0.03
Q8WX92
Negative elongation 
factor B OS=Homo 
sapiens GN=NELFB 
1 -0.5 0.01 -0.01 -1.06 -0.80 -0.26 -0.35 -1.37 -0.68 0.54 0.13 -0.97 -0.09 -0.35 -0.34 -1.36 -1.11 0.00
O14929
Histone 
acetyltransferase type B 
catalytic subunit 
OS=Homo sapiens 
1 -0.5 0.16 0.04 0.32 0.11 -0.82 -0.92 -0.63 -0.82 -0.51 -0.56 -0.35 -0.56 -0.91 -1.00 -0.70 -0.92 0.00
Q92753
Nuclear receptor ROR-
beta OS=Homo sapiens 
GN=RORB PE=1 SV=3 - 
1 -0.5 -0.03 -0.59 -0.77 -0.23 0.24 -0.30 -0.46 0.09 0.00 -0.49 -0.73 -0.20 -0.83 -1.35 -1.51 -0.98 0.00
Q5W0B7
Transmembrane protein 
236 OS=Homo sapiens 
GN=TMEM236 PE=2 
1 -0.5 -0.31 -0.14 -0.70 -0.58 0.36 0.55 0.00 0.13 -0.76 -0.52 -1.15 -1.04 -0.90 -0.70 -1.24 -1.14 0.00
Q8NA47
Coiled-coil domain-
containing protein 63 
OS=Homo sapiens 
GN=CCDC63 PE=2 




PE=1 SV=1 - 
1 -0.5 -0.58 -1.22 -1.59 -0.76 -0.12 -0.74 -1.09 -0.25 0.41 -0.15 -0.59 0.24 -0.02 -0.63 -0.98 -0.16 0.00
Q8IXS2
Coiled-coil domain-
containing protein 65 
OS=Homo sapiens 
GN=CCDC65 PE=1 





1 -0.5 -0.56 -0.49 -0.40 -0.29 -0.63 -0.53 -0.42 -0.32 -0.75 -0.61 -0.58 -0.48 -0.71 -0.61 -0.49 -0.41 0.00
Q6Y7W6
PERQ amino acid-rich 
with GYF domain-
containing protein 2 
OS=Homo sapiens 
1 -0.5 -0.54 -1.10 0.79 0.01 -1.35 -1.95 -0.18 -0.78 -1.24 -1.74 -0.26 -0.64 -0.21 -0.77 0.96 0.67 0.03
P05165
Propionyl-CoA 
carboxylase alpha chain, 
mitochondrial OS=Homo 
sapiens GN=PCCA PE=1 
1 -0.5 -0.04 0.24 -0.02 0.38 -0.01 0.45 0.21 0.45 -2.10 -1.83 -2.15 -2.31 -0.65 -0.27 -0.51 -0.19 0.05
Q6IA86
Elongator complex 
protein 2 OS=Homo 
sapiens GN=ELP2 PE=1 





GN=CEP250 PE=1 SV=2 - 




GN=CRP PE=1 SV=1 - 
8 -0.5 -0.38 0.24 -0.38 -1.11 -0.78 -0.03 -0.78 -1.52 0.27 1.07 0.19 -0.48 -1.26 -0.50 -1.15 -1.89 0.01
P33176
Kinesin-1 heavy chain 
OS=Homo sapiens 
GN=KIF5B PE=1 SV=1 - 
1 -0.5 0.26 -0.14 -0.12 -0.63 0.33 -1.44 -0.03 -0.51 -0.19 -2.03 -0.70 -1.07 -0.64 -0.76 0.65 -1.49 0.01
P47895
Aldehyde dehydrogenase 
family 1 member A3 
OS=Homo sapiens 
GN=ALDH1A3 PE=1 
1 -0.5 0.28 -1.66 -0.89 -0.92 0.79 -1.13 -0.34 -0.37 0.76 -1.11 -0.41 -0.45 0.25 -1.66 -0.87 -0.92 0.01
Q14997
Proteasome activator 
complex subunit 4 
OS=Homo sapiens 
GN=PSME4 PE=1 SV=2 - 
1 -0.5 -0.73 -1.29 -1.52 -1.60 0.52 -0.03 -0.24 -0.31 0.61 0.12 -0.17 -0.26 -0.41 -0.94 -1.15 -1.24 0.01
Q9GZP0
Platelet-derived growth 
factor D OS=Homo 
sapiens GN=PDGFD 
1 -0.5 -0.50 -0.46 -0.68 -0.33 -0.97 -0.92 -1.12 -0.76 -0.48 -0.38 -0.66 -0.31 -0.33 -0.26 -0.46 -0.12 0.00
Q86YJ7
Ankyrin repeat domain-
containing protein 13B 
OS=Homo sapiens 
GN=ANKRD13B PE=1 
1 -0.5 -0.19 -0.31 -1.57 -0.69 -0.22 -0.32 -1.56 -0.67 -0.73 -0.78 -2.10 -1.23 0.86 0.78 -0.46 0.40 0.02
A5D8W1
Cilia- and flagella-
associated protein 69 
OS=Homo sapiens 
GN=CFAP69 PE=2 SV=3 
1 -0.5 -0.53 -0.33 -1.45 -0.47 -0.17 0.05 -1.05 -0.06 -0.49 -0.22 -1.40 -0.42 -0.43 -0.20 -1.30 -0.33 0.00
Q96RT7
Gamma-tubulin complex 
component 6 OS=Homo 
sapiens GN=TUBGCP6 
PE=1 SV=3 - 




PE=2 SV=1 - 
1 -0.6 -0.55 -0.65 -1.42 -2.26 0.70 0.62 -0.13 -0.97 0.37 0.35 -0.49 -1.34 -0.17 -0.23 -0.98 -1.84 0.02
Q14678
KN motif and ankyrin 
repeat domain-containing 
protein 1 OS=Homo 
sapiens GN=KANK1 





GN=TGM4 PE=1 SV=2 - 
2 -0.6 0.12 0.23 -0.07 -0.88 -0.24 -0.11 -0.39 -1.20 -0.66 -0.48 -0.85 -1.67 -0.47 -0.33 -0.61 -1.44 0.00
Q9Y5Q9
General transcription 
factor 3C polypeptide 3 
OS=Homo sapiens 
GN=GTF3C3 PE=1 SV=1 
1 -0.6 -0.63 0.49 0.57 -1.64 -1.13 0.01 0.11 -2.09 -0.46 0.73 0.75 -1.46 -1.44 -0.29 -0.18 -2.40 0.04
P11226
Mannose-binding protein 
C OS=Homo sapiens 
GN=MBL2 PE=1 SV=2 - 
4 -0.6 -0.09 -0.70 -0.01 0.59 -0.65 -1.45 -0.84 -0.12 -0.60 -1.16 -0.65 0.04 -0.93 -1.44 -0.87 -0.20 0.00
P01880
Ig delta chain C region 
OS=Homo sapiens 
GN=IGHD PE=1 SV=2 - 
5 -0.6 0.52 -1.52 -0.24 0.02 -0.64 -2.59 -1.30 -1.07 -0.34 -2.12 -0.81 -0.84 1.07 -0.58 0.51 0.84 0.04
Q8N201
Integrator complex 
subunit 1 OS=Homo 
sapiens GN=INTS1 PE=1 
1 -0.6 -0.28 0.22 0.01 0.10 -1.23 -0.71 -0.90 -0.81 -0.78 -0.21 -0.49 -0.40 -1.23 -0.70 -0.89 -0.81 0.00
P53634
Dipeptidyl peptidase 1 
OS=Homo sapiens 
GN=CTSC PE=1 SV=2 - 






1 -0.6 -0.88 0.26 -1.01 -1.88 -1.20 -0.04 -1.29 -2.16 0.26 1.47 0.14 -0.74 -0.58 0.60 -0.65 -1.54 0.03
Q9BUN1
Protein MENT OS=Homo 
sapiens GN=MENT PE=2 
SV=1 - [MENT_HUMAN]
3 -0.6 -0.89 -0.60 -1.30 -0.94 -0.63 -0.33 -1.00 -0.63 -0.22 0.13 -0.63 -0.27 -0.48 -0.17 -0.84 -0.50 0.00
Q2TB10
Zinc finger protein 800 
OS=Homo sapiens 
GN=ZNF800 PE=1 SV=1 - 
1 -0.6 0.32 1.03 -0.48 -0.18 -0.42 0.31 -1.18 -0.87 -0.81 -0.04 -1.61 -1.31 -0.92 -0.18 -1.67 -1.38 0.01
Q7Z4V0
Zinc finger protein 438 
OS=Homo sapiens 
GN=ZNF438 PE=2 SV=1 - 
1 -0.6 -0.03 -0.03 -0.09 -0.02 -0.32 -0.30 -0.34 -0.27 -1.50 -1.43 -1.55 -1.49 -0.54 -0.51 -0.54 -0.49 0.00
Q96P44
Collagen alpha-1(XXI) 
chain OS=Homo sapiens 
GN=COL21A1 PE=2 
1 -0.6 0.38 0.20 -0.22 -0.79 0.09 -0.07 -0.47 -1.04 -0.07 -0.17 -0.66 -1.23 -0.90 -1.04 -1.44 -2.03 0.00
O15318
DNA-directed RNA 
polymerase III subunit 
RPC7 OS=Homo sapiens 
GN=POLR3G PE=1 SV=2 
1 -0.6 -0.23 -0.63 -0.94 -0.36 -0.15 -0.53 -0.82 -0.24 -0.61 -0.94 -1.31 -0.74 -0.25 -0.62 -0.91 -0.35 0.00
Q4G0X9
Coiled-coil domain-
containing protein 40 
OS=Homo sapiens 
GN=CCDC40 PE=2 
1 -0.6 -0.14 -0.92 -0.25 0.39 -0.77 -1.41 -0.63 0.05 -1.72 -2.46 -1.69 -1.02 0.33 -0.46 0.12 0.96 0.02
Q96MR6
Cilia- and flagella-
associated protein 57 
OS=Homo sapiens 
GN=CFAP57 PE=1 SV=3 
1 -0.6 -1.07 -0.22 -0.91 -0.95 -0.95 -0.07 -0.74 -0.78 -0.62 0.31 -0.45 -0.49 -1.00 -0.12 -0.78 -0.84 0.00
P48740
Mannan-binding lectin 
serine protease 1 
OS=Homo sapiens 
GN=MASP1 PE=1 SV=3 - 
2 -0.6 -1.06 -0.85 0.19 0.61 -1.98 -1.75 -0.70 -0.27 -1.83 -1.55 -0.57 -0.16 -0.75 -0.51 0.55 0.95 0.02
O00268
Transcription initiation 
factor TFIID subunit 4 
OS=Homo sapiens 
GN=TAF4 PE=1 SV=2 - 
1 -0.6 -0.61 -0.16 -1.69 0.30 -0.36 0.11 -1.39 0.60 -0.75 -0.23 -1.82 0.17 -1.11 -0.63 -2.14 -0.16 0.01
Q8N2I9
Serine/threonine-protein 
kinase 40 OS=Homo 
sapiens GN=STK40 




GN=SNX13 PE=1 SV=4 - 











1 -0.6 -0.24 -0.25 -1.10 -1.41 -0.39 -0.38 -1.21 -1.52 -0.05 0.01 -0.91 -1.22 0.11 0.14 -0.69 -1.02 0.00
Q96C10
Probable ATP-dependent 
RNA helicase DHX58 
OS=Homo sapiens 
GN=DHX58 PE=1 SV=1 - 
1 -0.6 -0.60 -1.41 0.37 -0.63 -1.41 -2.19 -0.40 -1.39 -1.01 -1.74 -0.03 -1.03 0.26 -0.51 1.29 0.27 0.01
P21281
V-type proton ATPase 
subunit B, brain isoform 
OS=Homo sapiens 
GN=ATP6V1B2 PE=1 
1 -0.6 -0.35 -0.54 -1.66 -0.09 -0.69 -0.87 -1.96 -0.39 -0.37 -0.50 -1.68 -0.11 0.04 -0.12 -1.22 0.34 0.00
P01710
Ig lambda chain V-II 
region BO OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 
1 -0.6 -0.69 -0.25 -0.91 -1.59 -0.46 0.15 -0.42 -0.76 -0.37 0.22 -0.59 -0.49 -0.79 -0.39 -1.30 -1.54 0.00
Q8WXJ9
Ankyrin repeat and SOCS 
box protein 17 OS=Homo 
sapiens GN=ASB17 
PE=2 SV=2 - 
1 -0.6 -0.36 -1.19 0.00 -2.27 -0.12 -0.93 0.27 -1.99 -0.14 -1.00 0.14 -2.07 0.43 -0.37 0.83 -1.44 0.02
P49770
Translation initiation 
factor eIF-2B subunit 
beta OS=Homo sapiens 
GN=EIF2B2 PE=1 SV=3 - 




sapiens GN=KIF1A PE=1 
1 -0.6 -0.25 0.38 -0.38 -0.13 -0.86 -0.21 -0.95 -0.69 -1.47 -0.77 -1.59 -1.34 -0.69 -0.03 -0.77 -0.53 0.00
P12724
Eosinophil cationic protein 
OS=Homo sapiens 
GN=RNASE3 PE=1 SV=2 
1 -0.6 0.05 0.18 -2.02 0.48 -0.15 0.00 -2.19 0.33 -0.53 -0.33 -2.60 -0.09 -0.51 -0.35 -2.53 -0.04 0.03
P54132
Bloom syndrome protein 
OS=Homo sapiens 
GN=BLM PE=1 SV=1 - 
1 -0.6 0.16 -0.28 0.44 -0.98 -0.90 -1.32 -0.58 -2.00 -0.86 -1.23 -0.57 -2.00 0.24 -0.16 0.58 -0.86 0.00
P22792
Carboxypeptidase N 
subunit 2 OS=Homo 
sapiens GN=CPN2 PE=1 
7 -0.6 -1.08 -1.54 -0.44 -0.34 -1.30 -1.73 -0.51 -0.31 -0.38 -1.00 -0.36 -0.49 -0.05 -0.68 -0.02 -0.14 0.00
Q8TBC5
Zinc finger and SCAN 
domain-containing protein 
18 OS=Homo sapiens 
GN=ZSCAN18 PE=2 




sapiens GN=PIGR PE=1 
SV=4 - [PIGR_HUMAN]
1 -0.7 -0.74 -0.57 -1.03 -1.72 -0.10 0.09 -0.36 -1.04 -0.14 -0.26 -0.68 -1.48 -0.36 -0.15 -0.60 -1.30 0.00
Q86UN2
Reticulon-4 receptor-like 
1 OS=Homo sapiens 
GN=RTN4RL1 PE=2 




PE=1 SV=4 - 




associated protein 1 
OS=Homo sapiens 
1 -0.7 -0.48 -1.08 -0.82 -0.13 -0.49 -1.07 -0.79 -0.09 -0.06 -0.58 -0.39 0.29 -1.17 -1.72 -1.45 -0.77 0.00
Q9UQE7
Structural maintenance 
of chromosomes protein 
3 OS=Homo sapiens 
GN=SMC3 PE=1 SV=2 - 




platelet type OS=Homo 
sapiens GN=PFKP PE=1 




PE=1 SV=1 - 





1 -0.7 -0.25 -0.33 -2.66 -0.71 0.03 -0.03 -2.34 -0.38 0.13 0.12 -2.27 -0.32 0.14 0.09 -2.22 -0.28 0.01
P10523
S-arrestin OS=Homo 
sapiens GN=SAG PE=1 
SV=3 - [ARRS_HUMAN]




PE=1 SV=2 - 
2 -0.7 -1.95 -0.49 1.15 0.00 -2.98 -1.50 0.16 -0.98 -2.89 -1.36 0.22 -0.94 -1.61 -0.11 1.55 0.39 0.05
Q9Y4K1
Absent in melanoma 1 
protein OS=Homo 
sapiens GN=AIM1 PE=1 
1 -0.7 -1.23 -0.79 0.16 -0.10 -1.02 -0.56 0.41 0.15 -1.96 -1.45 -0.57 -0.84 -1.69 -1.21 -0.25 -0.52 0.00
P0DJI9
Serum amyloid A-2 
protein OS=Homo 
sapiens GN=SAA2 PE=1 
2 -0.7 0.42 0.41 -0.21 -0.75 0.50 0.73 -0.10 -0.67 -0.88 -0.89 -1.59 -2.04 -1.20 -0.93 -1.97 -2.35 0.01
Q8NBJ4
Golgi membrane protein 
1 OS=Homo sapiens 
GN=GOLM1 PE=1 SV=1 - 
2 -0.7 -0.36 -1.24 -1.10 -0.59 -0.21 -1.07 -0.90 -0.39 -0.10 -0.92 -0.83 -0.33 -0.46 -1.31 -1.14 -0.65 0.00
Q9BZW7
Testis-specific gene 10 
protein OS=Homo 
sapiens GN=TSGA10 
1 -0.7 -1.73 -2.04 -0.62 -0.25 -1.78 -2.07 -0.63 -0.26 -1.44 -1.68 -0.32 0.05 -0.33 -0.61 0.83 1.19 0.01
Q9Y2W6
Tudor and KH domain-
containing protein 
OS=Homo sapiens 
GN=TDRKH PE=1 SV=2 
1 -0.7 0.69 -0.33 0.93 1.00 -1.13 -2.13 -0.85 -0.77 -1.22 -2.17 -0.97 -0.91 -0.88 -1.87 -0.59 -0.53 0.01
Q13023
A-kinase anchor protein 
6 OS=Homo sapiens 
GN=AKAP6 PE=1 SV=3 - 




protein 1 OS=Homo 
sapiens GN=BCAR1 




PE=1 SV=1 - 
1 -0.8 -0.61 -0.22 -0.29 -0.33 -0.82 -0.41 -0.46 -0.49 -0.67 -0.21 -0.34 -0.39 -2.00 -1.59 -1.63 -1.69 0.00
P01815
Ig heavy chain V-II 
region COR OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 
1 -0.8 -0.56 -0.31 -0.76 -3.07 0.40 0.79 0.34 -1.95 -0.67 -0.48 -0.90 -3.31 0.17 0.42 -0.01 -2.33 0.03
P62805
Histone H4 OS=Homo 
sapiens GN=HIST1H4A 
PE=1 SV=2 - 




GN=CRBN PE=1 SV=1 - 






2 -0.8 -0.05 -3.45 -0.20 -0.51 0.39 -2.98 0.28 -0.02 0.05 -3.28 -0.10 -0.41 0.45 -2.91 0.35 0.03 0.05
Q15700
Disks large homolog 2 
OS=Homo sapiens 
GN=DLG2 PE=1 SV=3 - 
1 -0.8 0.08 -0.09 0.82 -2.38 -0.74 -0.90 0.03 -3.17 -0.36 -0.46 0.38 -2.83 -0.28 -0.42 0.51 -2.71 0.03
Q16363
Laminin subunit alpha-4 
OS=Homo sapiens 
GN=LAMA4 PE=1 SV=4 - 




GN=LIPG PE=1 SV=1 - 
1 -0.8 -1.12 -0.49 -0.57 -0.05 -1.57 -0.92 -0.98 -0.46 -0.97 -0.26 -0.41 0.10 -1.81 -1.14 -1.20 -0.70 0.00
Q9C0A6
SET domain-containing 
protein 5 OS=Homo 
sapiens GN=SETD5 




PE=1 SV=4 - 
1 -0.8 -1.75 -1.26 0.22 -0.02 -2.74 -2.45 -0.95 -0.97 -1.97 -1.58 -0.35 -0.43 -0.59 -0.19 1.20 0.83 0.01
Q8N7W2
BEN domain-containing 
protein 7 OS=Homo 
sapiens GN=BEND7 
1 -0.8 -1.05 -1.09 -1.60 -0.16 -0.73 -0.74 -1.24 0.21 -0.70 -0.67 -1.25 0.19 -1.15 -1.16 -1.65 -0.22 0.00
Q8N475
Follistatin-related protein 
5 OS=Homo sapiens 
GN=FSTL5 PE=2 SV=2 - 




GN=PRG4 PE=1 SV=2 - 
16 -0.8 -1.21 -1.54 -0.21 0.09 -1.90 -2.36 -1.22 -0.62 -1.78 -1.85 -0.58 -0.42 -0.29 -0.79 0.60 0.97 0.00
Q9P2S6
Ankyrin repeat and 
MYND domain-containing 
protein 1 OS=Homo 
sapiens GN=ANKMY1 




sapiens GN=LCN6 PE=1 
1 -0.8 -0.68 -1.82 -2.00 -1.00 0.18 -0.94 -1.11 -0.09 0.41 -0.66 -0.90 0.10 -0.51 -1.62 -1.78 -0.79 0.00
Q9BZD4
Kinetochore protein Nuf2 
OS=Homo sapiens 
GN=NUF2 PE=1 SV=2 - 
1 -0.8 -1.05 -0.28 -1.07 -0.25 -0.99 -0.20 -0.97 -0.15 -1.79 -0.95 -1.80 -0.99 -1.10 -0.30 -1.07 -0.26 0.00
Q15019
Septin-2 OS=Homo 
sapiens GN=SEPT2 PE=1 
SV=1 - [SEPT2_HUMAN]
1 -0.8 0.16 -0.46 -1.65 -1.99 0.31 -0.28 -1.45 -1.78 0.52 -0.02 -1.27 -1.62 0.15 -0.44 -1.60 -1.96 0.00
Q8ND24
RING finger protein 214 
OS=Homo sapiens 
GN=RNF214 PE=1 SV=2 




IB OS=Homo sapiens 
GN=MAN1A2 PE=1 
1 -0.8 -1.36 -1.56 -0.62 -0.18 -1.38 -1.56 -0.59 -0.15 -1.25 -1.38 -0.49 -0.06 -1.18 -1.34 -0.37 0.05 0.00
Q13576
Ras GTPase-activating-
like protein IQGAP2 
OS=Homo sapiens 
GN=IQGAP2 PE=1 SV=4 















2 -0.9 -0.03 -0.12 0.63 0.22 -1.49 -2.41 -0.79 -1.20 -1.62 -1.39 -0.95 -1.37 -1.06 -0.95 -0.35 -0.78 0.00
Q9P2G4
Microtubule-associated 
protein 10 OS=Homo 
sapiens GN=MAP10 





1 -0.9 -2.98 -0.70 -0.78 -0.49 -2.11 0.19 -0.07 0.54 -2.40 -0.48 -0.70 -0.25 -2.71 -0.22 -0.63 -0.10 0.01
Q8N9B4
Ankyrin repeat domain-
containing protein 42 
OS=Homo sapiens 
GN=ANKRD42 PE=2 
1 -0.9 0.40 1.58 2.12 0.43 -2.74 -1.55 -0.98 -2.30 -1.60 -0.36 0.12 -1.20 -2.86 -1.66 -1.09 -2.43 0.03
P01040
Cystatin-A OS=Homo 
sapiens GN=CSTA PE=1 
SV=1 - [CYTA_HUMAN]






1 -0.9 0.21 -1.08 -1.75 -0.40 0.49 -0.79 -1.43 -0.08 0.21 -1.01 -1.74 -0.40 -0.82 -2.08 -2.72 -1.39 0.00
P29965
CD40 ligand OS=Homo 
sapiens GN=CD40LG 
PE=1 SV=1 - 
1 -0.9 -0.82 -0.64 0.09 -0.35 -1.45 -1.25 -0.50 -0.94 -1.29 -1.04 -0.37 -0.83 -1.83 -1.61 -0.86 -1.32 0.00
Q12913
Receptor-type tyrosine-
protein phosphatase eta 
OS=Homo sapiens 
GN=PTPRJ PE=1 SV=3 - 
1 -0.9 -2.35 -2.54 0.28 0.14 -2.84 -3.00 -0.17 -0.30 -3.41 -3.14 -0.56 -1.13 -0.29 -0.44 2.40 2.24 0.05
P09884
DNA polymerase alpha 
catalytic subunit 
OS=Homo sapiens 
GN=POLA1 PE=1 SV=2 - 











GN=BBS9 PE=1 SV=1 - 
2 -1.0 -0.44 -0.90 -1.34 0.33 -0.67 -1.21 -1.56 -0.08 -0.86 -1.48 -1.99 -0.32 -1.19 -1.65 -1.99 -0.41 0.00
Q9NQ38
Serine protease inhibitor 
Kazal-type 5 OS=Homo 
sapiens GN=SPINK5 
PE=1 SV=2 - 
1 -1.0 -0.34 -0.44 -2.18 -1.47 -0.31 -0.39 -2.11 -1.39 -0.09 -0.12 -1.92 -1.21 -0.22 -0.29 -2.00 -1.31 0.00
Q9H2F3
3 beta-hydroxysteroid 
dehydrogenase type 7 
OS=Homo sapiens 
GN=HSD3B7 PE=1 SV=2 






1 -1.0 -3.62 -0.81 -0.45 -0.33 -2.52 -0.98 -0.42 -0.44 -3.39 -0.87 -0.46 0.14 -3.02 0.03 0.44 0.54 0.01
O15078
Centrosomal protein of 
290 kDa OS=Homo 
sapiens GN=CEP290 
1 -1.0 -0.26 -0.37 -0.75 -0.26 -2.00 -2.09 -2.45 -1.96 -0.21 -0.26 -0.70 -0.22 -1.09 -1.17 -1.52 -1.05 0.00
P11532
Dystrophin OS=Homo 
sapiens GN=DMD PE=1 
SV=3 - [DMD_HUMAN]




sapiens GN=NEFM PE=1 
SV=3 - [NFM_HUMAN]
1 -1.1 -1.04 -1.69 -2.61 -0.22 0.29 -0.34 -1.24 1.16 -1.49 -2.07 -3.05 -0.66 -0.65 -1.27 -2.16 0.21 0.00
P09017
Homeobox protein Hox-
C4 OS=Homo sapiens 
GN=HOXC4 PE=1 SV=2 - 
1 -1.1 1.18 -2.34 -0.89 -0.18 0.31 -3.19 -1.73 -1.00 1.28 -2.17 -0.78 -0.07 -0.11 -3.60 -2.13 -1.43 0.01
Q2M385
Macrophage-expressed 
gene 1 protein OS=Homo 
sapiens GN=MPEG1 
PE=2 SV=1 - 




GN=MTR PE=1 SV=2 - 




PE=1 SV=2 - 
1 -1.1 0.30 -1.02 -2.49 -2.05 0.84 -0.47 -1.92 -1.47 0.71 -0.55 -2.08 -1.65 0.29 -1.00 -2.45 -2.02 0.00
Q5TB80
Centrosomal protein of 
162 kDa OS=Homo 
sapiens GN=CEP162 




PE=2 SV=2 - 
1 -1.1 -0.58 -4.35 -1.10 0.60 0.46 -3.29 -0.02 1.68 0.23 -3.47 -0.28 1.41 -1.51 -5.25 -1.98 -0.30 0.05
A6NJ16





2 -1.1 -1.18 -1.72 -2.73 -1.19 -0.74 -1.21 -2.16 -0.94 0.02 -0.49 -1.45 0.03 -0.48 -1.17 -2.06 -0.57 0.00
O75054
Immunoglobulin 
superfamily member 3 
OS=Homo sapiens 
GN=IGSF3 PE=2 SV=3 - 
1 -1.2 1.85 1.98 0.16 2.09 -1.94 -1.79 -3.59 -1.65 -1.26 -1.06 -2.95 -1.01 -2.01 -1.85 -3.65 -1.73 0.02
Q13237
cGMP-dependent protein 
kinase 2 OS=Homo 
sapiens GN=PRKG2 
1 -1.2 -0.56 -0.96 -0.59 0.18 -2.39 -2.77 -2.38 -1.60 -2.06 -2.39 -2.08 -1.31 -0.01 -0.37 0.02 0.78 0.00
P20742
Pregnancy zone protein 
OS=Homo sapiens 
GN=PZP PE=1 SV=4 - 
1 -1.2 0.06 -1.65 -1.50 -1.87 0.94 -0.75 -0.58 -0.94 0.52 -1.12 -1.03 -1.41 -1.11 -2.78 -2.61 -3.00 0.00
Q6IQ26
DENN domain-containing 
protein 5A OS=Homo 
sapiens GN=DENND5A 
PE=1 SV=2 - 




type 3 OS=Homo 
sapiens GN=ITPR3 PE=1 
1 -1.2 -0.59 -2.94 -0.39 -0.48 -0.85 -3.43 -1.31 -0.78 -0.56 -2.88 -0.83 -0.65 -0.47 -2.93 -0.43 -0.16 0.00
Q14183
Double C2-like domain-
containing protein alpha 
OS=Homo sapiens 
GN=DOC2A PE=1 SV=5 - 
1 -1.2 -0.34 -1.61 -0.44 -2.23 -0.28 -1.53 -0.34 -2.12 -0.37 -1.57 -0.46 -2.26 -0.78 -2.01 -0.82 -2.63 0.00
Q9UPU7
TBC1 domain family 
member 2B OS=Homo 
sapiens GN=TBC1D2B 




GN=FAM9C PE=2 SV=1 - 




protein A OS=Homo 
sapiens GN=UBASH3A 




PE=1 SV=2 - 
1 -1.3 -3.14 -0.80 -1.50 -0.72 -2.60 -0.25 -0.93 -0.14 -2.79 -0.38 -1.14 -0.36 -3.20 -0.83 -1.51 -0.74 0.00
Q96AN5
Transmembrane protein 
143 OS=Homo sapiens 
GN=TMEM143 PE=2 





1 -1.3 0.09 0.87 -4.47 -0.27 -0.41 0.40 -4.92 -0.72 -0.47 0.39 -5.02 -0.83 -0.52 0.30 -5.02 -0.84 0.03
Q2M389
WASH complex subunit 7 
OS=Homo sapiens 
GN=KIAA1033 PE=1 




GN=TPP1 PE=1 SV=2 - 
1 -1.4 -2.50 -1.09 -2.04 -1.98 -1.55 -0.05 -1.03 -0.87 -1.82 -0.43 -1.36 -1.30 -2.11 -0.50 -1.49 -1.55 0.00
Q8NBU5
ATPase family AAA 
domain-containing protein 
1 OS=Homo sapiens 
GN=ATAD1 PE=1 SV=1 - 




PE=1 SV=3 - 
1 -1.4 -0.36 -1.94 -1.59 0.38 -1.07 -2.63 -2.26 -0.29 -1.66 -3.17 -2.87 -0.92 -0.45 -2.00 -1.62 0.32 0.00
Q92754
Transcription factor AP-2 
gamma OS=Homo 
sapiens GN=TFAP2C 
1 -1.4 -1.21 -2.31 -1.31 -1.57 -1.25 -2.33 -1.31 -1.57 -0.47 -1.50 -0.56 -0.83 -1.24 -2.31 -1.29 -1.57 0.00
P01814
Ig heavy chain V-II 
region OU OS=Homo 
sapiens PE=1 SV=1 - 
1 -1.5 -2.42 2.57 -0.61 -1.62 -4.74 0.26 -2.89 -3.90 -1.33 3.72 0.48 -0.54 -5.08 -0.06 -3.22 -4.25 0.03
O43447
Peptidyl-prolyl cis-trans 
isomerase H OS=Homo 
sapiens GN=PPIH PE=1 
1 -1.5 -0.11 -2.52 -1.97 -0.96 -0.12 -2.51 -1.94 -0.93 -0.29 -2.63 -2.14 -1.14 -0.39 -2.77 -2.19 -1.20 0.00
P38405
Guanine nucleotide-
binding protein G(olf) 
subunit alpha OS=Homo 
sapiens GN=GNAL PE=1 
1 -1.5 0.34 -4.04 -3.14 0.03 -0.40 -4.76 -3.84 -0.66 0.61 -3.70 -2.86 0.31 1.43 -2.92 -2.00 1.16 0.01
P55769
NHP2-like protein 1 
OS=Homo sapiens 
GN=NHP2L1 PE=1 SV=3 




catalytic subunit TRM6 
OS=Homo sapiens 
GN=TRMT6 PE=1 SV=1 
1 -1.6 -1.47 -3.17 -1.08 -0.55 -1.44 -3.11 -1.01 -0.47 -1.41 -3.04 -1.02 -0.49 -1.79 -3.45 -1.35 -0.83 0.00
Q86VI3
Ras GTPase-activating-
like protein IQGAP3 
OS=Homo sapiens 
GN=IQGAP3 PE=1 SV=2 
1 -1.6 1.98 -2.08 -0.50 1.39 -0.98 -5.01 -3.41 -1.52 0.14 -3.84 -2.32 -0.44 -0.58 -4.60 -3.00 -1.13 0.01
O60934
Nibrin OS=Homo sapiens 
GN=NBN PE=1 SV=1 - 




candidate 2 OS=Homo 
sapiens GN=MTUS2 
2 -1.7 -0.90 -4.33 -2.38 -1.21 -0.58 -3.99 -2.03 -1.06 0.39 -2.97 -1.09 0.09 -0.34 -3.74 -1.77 -0.82 0.00
Q9H845
Acyl-CoA dehydrogenase 
family member 9, 
mitochondrial OS=Homo 
sapiens GN=ACAD9 
1 -1.7 -1.72 -0.86 -1.60 -1.85 -2.64 -1.76 -2.48 -2.73 -1.27 -0.34 -1.14 -1.40 -2.01 -1.12 -1.83 -2.10 0.00
Q9NZV8
Potassium voltage-gated 
channel subfamily D 
member 2 OS=Homo 
sapiens GN=KCND2 
1 -1.8 -0.91 -2.23 -2.95 -0.92 -0.87 -2.17 -2.87 -0.84 -0.96 -2.21 -2.99 -0.97 -1.11 -2.40 -3.09 -1.08 0.00
Q9H3D4
Tumor protein 63 
OS=Homo sapiens 
GN=TP63 PE=1 SV=1 - 











1 -2.1 0.60 -2.34 -3.31 -1.57 -0.21 -3.02 -4.38 -2.00 0.47 -2.40 -3.43 -1.70 -0.53 -3.33 -4.68 -2.33 0.00




0.82741193
